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<! — StartFragment — >GenCore version 6.2.1 

Copyright (c) 1993 - 2008 Biocceleration Ltd. 



OM nucleic - nucleic search, using sw model 



Title: 

Perfect score: 
Seguence : 

Scoring table: 



Searched: 



April 29, 2008, 13:52:39 ; Search time 11061 Seconds 
(without alignments) 
17362.216 Million cell updates/sec 

US-10-532-944-7 
2346 

1 gtgggcatgattcacgagca cgttttccatccatgtgtga 2346 

I DENT I T Y_NUC 

Gapop 10.0 , Gapext 1.0 

9588671 segs, 40929980300 residues 



Total number of hits satisfying chosen parameters: 



Minimum DB seg length: 0 

Maximum DB seg length: 2000000000 



Post-processing: 



Minimum Match 0% 
Maximum Match 100% 
Listing first 45 summaries 



GenEmbl : * 
gb_env : * 
gb_pat : * 
gb_ph : * 
gb_pl : * 
gb_pr : * 
gb_ro : * 
gb_sts : * 
gb_sy : * 
gb_un : * 
gb_vi : * 
gb_ov : * 
gb_in: * 
gb_om:* 
gb_ba : * 
gb_htgl : 
gb_htg2 : 



Pred. No. is the number of results predicted by chance to have a 
score greater than or egual to the score of the result being printed, 
and is derived by analysis of the total score distribution. 



Match Length DB 



Description 



2346 100.0 8690 14 AJ252161 



2187 93.2 2187 

1002 42.7 3097 

597.2 25.5 3854 

427.4 18.2 110000 

423.2 18.0 110000 



DD448952 
AJ133789 
AB012238 
CP000386_21 
AE017262_01 



AJ252161 Alicyclob 
DD448952 GLUCOSIDA 
AJ133789 Alicyclob 
AB012238 Bacillus 
Continuation (22 o 
Continuation (2 of 
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ALIGNMENTS 



RESULT 1 
AJ252161 
LOCUS 

DEFINITION 

ACCESSION 

VERSION 

KEYWORDS 



SOURCE 

ORGANISM 



REFERENCE 
AUTHORS 



AJ252161 8690 bp DNA linear BCT 15-APR-2005 

Alicyclobacillus acidocaldarius maltose/maltodextrine transport 
gene region (malEFGR genes, cdaA gene and glcA gene) . 
AJ252161 

AJ252161.1 GI:6686561 

alpha-glucosidase ; cdaA gene; cyclomaltodextrinase ; glcA gene; malE 
gene; malF gene; malG gene; MALR gene; maltose binding protein; 
maltose transport membrane protein; repressor of maltose transport 
genes . 

Alicyclobacillus acidocaldarius 
Alicyclobacillus acidocaldarius 

Bacteria; Firmicutes; Bacillales; Alicyclobacillaceae; 
Alicyclobacillus . 

1 

Hulsmann,A., Lurz,R., Scheffel,F. and Schneider, E. 
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JOURNAL 
PUBMED 
REFERENCE 
AUTHORS 
TITLE 
JOURNAL 



FEATURES 

source 



sig_peptide 
mat_peptide 



Maltose and maltodextrin transport in the thermoacidophilic 

gram-positive bacterium Alicyclobacillus acidocaldarius is mediated 

by a high-affinity transport system that includes a maltose binding 

protein tolerant to low pH 

J. Bacteriol. 182 (22), 6292-6301 (2000) 

11053372 

2 (bases 1 to 8690) 
Huelsmann, A. 
Direct Submission 

Submitted ( 06-JAN-2000 ) Huelsmann A., Bakterienphysiologie, 
Humboldt Universitaet zu Berlin, Chausseestr. 117, 10115 Berlin, 
GERMANY 

Location /Qualifiers 
1. .8690 

/ or ganism=" Alicyclobacillus acidocaldarius " 

/mol_type="genomic DMA" 

/strain="ATCC 27009" 

/db_xref="taxon: 405212" 

133. .1416 

/gene="malE" 

133. .1416 

/gene="malE" 

/function="maltose tranport" 

/codon_start=l 

/transl_table=ll 

/product="maltose binding protein" 
/protein_id="CAB65651. 1" 
/db_xref ="GI : 6686562" 
/db_xref="GOA:Q9RHZ6" 
/db_xref="InterPro: IPR006059" 
/db_xref="InterPro:IPR006060" 
/ db_xref ="PDB : 1URD" 
/db_xref ="PDB : 1URG" 
/db_xref="PDB: 1URS" 

/db_xref="UniProtKB/TrEMBL:Q9RHZ6" 

/ trans lation="MSVRRWGIVSTGVAALVLAGGAIAGCGTSNGGQNTSPSTSSSSA 
KGEASALPKGQTITVWSWQTGPELQDVKQIAAQWAKAHGDKVIWDQSSNPKGFQFYA 
TAARTGKGPDWFGMPHDNNGVFAEEGLMAPVPSGVLNTGLYAPNTI DAIKVNGTMYS 
VPVSVQVAAI YYNKKLVPQPPQTWAEFVKDANAHGFMYDQANLYFDYAI IGGYGGYVF 
KDNNGTLDPNNIGLDTPGAVQAYTLMRDMVSKYHWMTPSTNGSIAKAEFLAGKIGMYV 
SGPWDTADIEKAKIDFGVTPWPTLPNGKHATPFLGVITAFVNKESKTQAADWSLVQAL 
TSAQAQQMYFRDSQQIPALLSVQRSSAVQSSPTFKAFVEQLRYAVPMPNIPQMQAVWQ 
AMSILQNI IAGKVSPEQGAKDFVQNIQKGIMAQGS" 
133. .210 
/gene="malE" 
211. .1413 
/gene="malE" 
/product="MalE" 
1483. .2448 
/gene="malF" 
1483. .2448 
/gene="malF" 
/citation=[l] 
/codon_start=l 
/transl_table=ll 

/product="putative maltose transport membrane protein" 
/protein_id="CAB65652. 1" 
/db_xref ="GI : 6686563" 
/db_xref="GOA:Q9RHZ5" 
/db_xref="InterPro: IPR000515" 
/db_xref="UniProtKB/TrEMBL:Q9RHZ5" 
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/ translation="MATVMEMRRSHGRERAKRRVDWVAYGYLSPALVTICVLSILPIF 
YTI YI SFTNFNQMHFLSYQFVGLKNYEELLNPHDPLSNLFLPTFIWTLVYALCTTALA 
YLVGLFLAVLLNNKHMRERTLYRTLLIVPWAVPNLISMLAWQGLLNDQYGQINALLHG 
VFGLPRIPWLTSALWARIAVIMVNVWAGFPYMMTVCLGALQS IPTDQYEAAEIDGANW 
WQVF RYVTMPSVWRISLPLLIPSFSYNFNNFNASYLLTGGGPPNSNNPFLGQTDILAT 
AAYKMT L T FNRY D L GAT I S VL L F I L VAL I SWVQMRY T GAF KEVDA " 

gene 2448. .3353 

/gene="malG" 

CDS 2448. .3353 

/gene="malG" 
/citation= [ 1 ] 
/codon_start=l 
/transl_table=ll 

/product="putative maltose transport membrane protein" 

/protein_id="CAB65653. 1" 

/db_xref ="GI : 6686564" 

/db_xref="GOA:Q9RHZ4" 

/db_xref="InterPro : IPR000515" 

/db_xref="UniProtKB/TrEMBL :Q9RHZ4" 

/translation="MAMSSQSFSAMKSQRPIAARTRRRRSMQPGEQVALWVSRIVIWC 
VIVMVLLPMWFWIASFNPSNSYISFSLFPSNASLANYKALFQGGQFWTWVRNSLVVG 
VWAMAQSFITAMSAFAFSKLRFYGRKYGLMTLLLLQMFPNI LAIAAFYTALAKLNMI 
DMLGSYILVMLGTSAFNI WLLKGYMDSVPKELDEAAVI DGATTWQRF IHVTLPLSTPM 
MWIFFLTLVGIFSEYMFAGTI LQSPWNYTLGVGMYNL I SGQFAKNWGEFAAAALLSA 
VP LA I VFAVAQRY L TKGL VAG SVKG " 

gene 3379. .4407 

/gene="malR" 

CDS 3379. .4407 

/gene="malR" 
/citation=[l] 
/codon_start=l 
/transl_table=ll 

/product="putative repressor of maltose transport genes" 

/protein_id="CAB65654. 1" 

/db_xref ="GI : 6686565" 

/db_xref="GOA:Q9RHZ3" 

/db_xref="HSSP:P03 023" 

/db_xref="InterPro:IPR000843" 

/db_xref="InterPro : IPR001761" 

/db_xref="InterPro : IPR010982" 

/db_xref="UniProtKB/TrEMBL:Q9RHZ3" 

/ translat ion="MATIKDVARLANVSPSTVSRVLANSPRI SEETKRRVRAALEQLN 
YHPNAFARGLVTNSTGAI GI L I PPSAQEFFVNPFFAEWMAGVAEVARQRGVDTVL S T S 
ARGE IETLDHMIRGRRVDGVLLIGARQGDPVLQEVAKLRCPAVLLGRPADPAPI SWVN 
NDNQRAAY DATVHLLNLGHRRIGFLGGASDLWTMDRVAGYRQALVDHGVEPDSRLEV 
SSFFLEQGGYLGMMRLLAIPDRPTAVLCADDVLAFGGMRAAHELGFEVPGDLAIVGFN 
DIRLAELAHPALTSVRVHMHELGVRSAELLLEEI DQGKPLQRHVIVKHELVIRYSCGA 
KPIGTLTT " 

gene 4434. .6170 

/gene="cdaA" 

CDS 4434. .6170 

/gene="cdaA" 

/function=" linearises cyclomaltodextrines " 

/citation= [1] 

/codon_start=l 

/transl_table=ll 

/product ="cyclomaltodextrinase" 
/protein_id="CAB65655. 1" 
/db_xref="GI: 6686566" 
/db_xref="GOA:Q9WX32" 
/db_xref="HSSP:P38940" 
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gene 
CDS 



/db_xref="InterPro: IPR004185" 
/db_xref="InterPro: IPR0060 47" 
/db_xref="InterPro : IPR006589" 
/db_xref="UniProtKB/TrEMBL:Q9WX32" 

/ trans la tion="MELVWQHRWAADAYPLDLSTMVLVLRVARCTPAQRVRVHFGDRY 

EPDFQNSSEARRYGSDGTFDWFTCRVAAPTRRLKYAFEVLSSTGRAVYLGEGGLADTL 

DAVQPFQYPYIHPSRVLAVPDWVGHAVAYQIFPDRFAVGEQQLVRPTDPWDARPTPDS 

VFGGNLRGIVDKLPYLSDLGVNLMYLTPIFQAPSNHKYDTQDYFAVDPAFGTLGDLQL 

LVREAHRLGIRWLDAVFNHSGFQFAPFQDVIARGTASPYWSWFFVQGDRVDVESVNY 

ETFATRLRHMPKLNLAEPAAEEYFLQVAKHYVLECDIDGWRF DVANE IDPHFWSRLRS 

ELRALKPD I LL I GE I WHDSLPWLMGDAFDGVMNYPLRE LVMRYAMDE S I DEPAFAEAW 

VRLYLQYPRPAWRAMWNLLGSHDTERALTRARGHVPSVVLAFAMLFTLPGIPMVYYGD 

EIGMEGGTDPDCRRGMIWDANLWQLDLREAVRQLAWLKRTHPALAGDTMEIRDANSGV 

LHYVRLNGTGPHLHIAVCKRRDFGAEVDSPLFAWDVPSRTSGEERKI LIWECDSTEGC 

GHDSRADGFHNQ" 

6289. .8475 

/gene="glcA" 

6289. .8475 

/gene="glcA" 

/citation= [1] 

/codon_start=l 

/transl_table=ll 

/product = "putative alpha-glucosidase" 
/protein_id="CAB65656. 1" 
/db_xref="GI : 6686567" 
/db_xref="GOA:Q9RHZ2" 
/db_xref="HSSP:059645" 
/db_xref="InterPro:IPR000322" 
/db_xref="UniProtKB/TrEMBL :Q9RHZ2" 

/translation="MVGVAALDDTVLRVAYCRSPGEWPTSTPAIVEQMSQRHSWRLVQ 
EERRVQLECVAGWQIQINRDDGTWSIRHLGFGTAVEAITWYKRKKGGALTFASLDNAR 
FYGLGEKPGPLDKRHEAYTMWNSDVYAPHVPEMEALYLSIPFFLRLQDQTAVGIFVDN 
PGRSRFDFRSRYPDVEISTERGGLDVYFIFGASLKDVIRRYTKLTGRMPMPPKWALGY 
HQSRYSYETQSEVLSVAQTFVERDIPVDALYLDIHYMDGYRVFTFDERRFPDPARMCD 
ELRKLGVRWPIVDPGVKQDPEYPVYMDGLAHNHFCQTAEGQVYLGEVWPGLSAFPDF 
ASEEVRAWWGKWHRVYTQMGIEGIWNDMNEPAVFNETKTMDVNWHRGDGRLYTHGEV 
HNLYGFWMAEATYRGLKAQLAGKRPFVLTRAGYSGIQRYAAVWTGDNRSFWEHMAMAI 
PMVLNMGMSGIPLGGPDVGGFAHHASGELLARWTQMGAFFPFFRNHSAMGTHRQEPWA 
FGPTFEAVIRRAIRLRYRFLPYLYTLAREAHETGLPMMRPLVLEYPDDPNTHHVDDQF 
LVGSDLLVAPILKPGMAHRMVYLPDGEWIDYETRERYQGRQYILTYAPLDRIPLYVRA 
GSAIPVNLLERSGETQLGWEIFVDANGRASGRCYEDDGETFSYEDGAYCDRVLQALAT 
SEGTLIECHLVQGSGDGGSLESWRVFTPDDVREARAQGI SFSIHV" 



Query Match 100 . 0%; 

Best Local Similarity 100.0%; 
Matches 2346; Conservative 0 



Score 2346; 
Pred. No. 0; 
: Mismatches 



DB 14; Length 8690; 



1 GTGGGCATGATTCACGAGCAGACGGATTTCACAACCAGTGAGGCGATCCGCCCGGATACG 6 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

6130 GTGGGCATGATTCACGAGCAGACGGATTTCACAACCAGTGAGGCGATCCGCCCGGATACG 6189 

6 1 CTGATCTCGCCGCCAGATGACTGGGCTTTTCTCGGGCGACCCAGCCGGTTTGATGTGGAT 12 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

6190 CTGATCTCGCCGCCAGATGACTGGGCTTTTCTCGGGCGACCCAGCCGGTTTGATGTGGAT 6 2 49 

121 CACGATGGCTGGGCGACGGTTCAGTATGACGCTGGAGTCATGGTCGGTGTCGCCGCACTC 18 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

6 250 CACGATGGCTGGGCGACGGTTCAGTATGACGCTGGAGTCATGGTCGGTGTCGCCGCACTC 63 09 



181 GACGACACCGTGCTACGCGTAGCCTACTGCAGGTCCCCTGGGGAGTGGCCGACGAGCACA 2 4 0 
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I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

6310 GACGACACCGTGCTACGCGTAGCCTACTGCAGGTCCCCTGGGGAGTGGCCGACGAGCACA 63 6 9 

2 41 CCTGCCATTGTGGAACAGATGTCGCAGCGGCACTCCTGGCGGCTCGTTCAGGAAGAGCGA 30 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

63 70 CCTGCCATTGTGGAACAGATGTCGCAGCGGCACTCCTGGCGGCTCGTTCAGGAAGAGCGA 6 4 29 

301 CGCGTGCAACTGGAATGTGTTGCCGGATGGCAGATTCAAATCAACCGGGACGACGGAACA 360 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

6 430 CGCGTGCAACTGGAATGTGTTGCCGGATGGCAGATTCAAATCAACCGGGACGACGGAACA 6 4 89 

361 TGGAGTATACGCCATCTCGGCTTTGGGACAGCCGTCGAGGCCATCACGTGGTACAAGCGC 42 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

6 490 TGGAGTATACGCCATCTCGGCTTTGGGACAGCCGTCGAGGCCATCACGTGGTACAAGCGC 6 5 49 

421 AAAAAAGGCGGCGCATTGACGTTTGCTTCGCTCGACAATGCCCGGTTCTATGGACTTGGC 48 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

6 550 AAAAAAGGCGGCGCATTGACGTTTGCTTCGCTCGACAATGCCCGGTTCTATGGACTTGGC 6 6 09 

481 GAAAAGCCGGGGCCCCTTGACAAGCGGCACGAGGCGTACACCATGTGGAATTCGGACGTT 5 4 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

6 610 GAAAAGCCGGGGCCCCTTGACAAGCGGCACGAGGCGTACACCATGTGGAATTCGGACGTT 6 6 6 9 

541 TACGCGCCTCACGTGCCAGAGATGGAGGCCCTATACCTGTCGATCCCGTTCTTTTTGCGA 600 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

6 6 70 TACGCGCCTCACGTGCCAGAGATGGAGGCCCTATACCTGTCGATCCCGTTCTTTTTGCGA 6 7 29 

601 TTGCAAGACCAAACGGCCGTTGGCATCTTTGTGGATAATCCAGGGCGATCCCGCTTTGAC 66 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

6 730 TTGCAAGACCAAACGGCCGTTGGCATCTTTGTGGATAATCCAGGGCGATCCCGCTTTGAC 6 7 89 

661 TTCAGGAGCAGATACCCTGACGTGGAAATATCGACAGAACGAGGCGGGTTGGACGTTTAT 72 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

6 790 TTCAGGAGCAGATACCCTGACGTGGAAATATCGACAGAACGAGGCGGGTTGGACGTTTAT 68 49 

721 TTCATCTTCGGGGCTTCGCTCAAAGATGTCATTCGACGTTACACAAAGCTCACGGGGCGA 78 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

6 850 TTCATCTTCGGGGCTTCGCTCAAAGATGTCATTCGACGTTACACAAAGCTCACGGGGCGA 6 9 09 

781 ATGCCGATGCCACCCAAGTGGGCGCTCGGCTATCATCAGTCTCGGTACTCGTACGAGACC 8 4 0 

6 910 ATGCCGATGCCACCCAAGTGGGCGCTCGGCTATCATCAGTCTCGGTACTCGTACGAGACC 6 9 6 9 

8 41 CAGAGCGAGGTCCTGTCGGTGGCGCAAACGTTTGTCGAGCGCGACATTCCGGTGGATGCC 90 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I ! I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

6 9 70 CAGAGCGAGGTCCTGTCGGTGGCGCAAACGTTTGTCGAGCGCGACATTCCGGTGGATGCC 70 29 

901 TTGTATCTGGATATTCACTACATGGATGGATATCGGGTGTTCACCTTTGATGAGAGGCGA 96 0 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

7030 TTGTATCTGGATATTCACTACATGGATGGATATCGGGTGTTCACCTTTGATGAGAGGCGA 70 89 

961 TTTCCCGATCCGGCACGCATGTGCGACGAGTTGCGGAAGCTTGGGGTGCGCGTTGTCCCC 10 20 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

7090 TTTCCCGATCCGGCACGCATGTGCGACGAGTTGCGGAAGCTTGGGGTGCGCGTTGTCCCC 7149 

1021 ATCGTGGATCCGGGGGTGAAACAGGATCCTGAATATCCCGTTTACATGGACGGGCTAGCC 10 80 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

7150 ATCGTGGATCCGGGGGTGAAACAGGATCCTGAATATCCCGTTTACATGGACGGGCTAGCC 72 09 

1081 CACAACCACTTCTGCCAAACCGCCGAGGGTCAAGTGTATCTTGGTGAGGTATGGCCCGGA 1140 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
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7210 CACAACCACTTCTGCCAAACCGCCGAGGGTCAAGTGTATCTTGGTGAGGTATGGCCCGGA 72 6 9 

1141 TTGAGTGCCTTTCCTGATTTCGCGTCGGAGGAAGTGCGGGCGTGGTGGGGCAAGTGGCAT 12 00 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

72 70 TTGAGTGCCTTTCCTGATTTCGCGTCGGAGGAAGTGCGGGCGTGGTGGGGCAAGTGGCAT 73 29 

1201 CGGGTGTACACCCAGATGGGAATTGAGGGCATATGGAATGATATGAACGAGCCGGCTGTG 12 6 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

7330 CGGGTGTACACCCAGATGGGAATTGAGGGCATATGGAATGATATGAACGAGCCGGCTGTG 73 89 

1261 TTCAATGAGACGAAGACCATGGACGTGAACGTGGTCCACCGAGGCGACGGACGATTGTAC 13 20 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

7390 TTCAATGAGACGAAGACCATGGACGTGAACGTGGTCCACCGAGGCGACGGACGATTGTAC 7 4 49 

1321 ACGCACGGAGAGGTCCACAACC TCTATGGATTCTGGATGGCTGAAGCCACGTATCGCGGA 13 80 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

7 450 ACGCACGGAGAGGTCCACAACC TCTATGGATTCTGGATGGCTGAAGCCACGTATCGCGGA 75 09 

1381 CTGAAAGCGCAGTTGGCTGGCAAGCGGCCTTTTGTGCTCACGCGCGCTGGCTACAGCGGA 14 40 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I ! I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

7510 CTGAAAGCGCAGTTGGCTGGCAAGCGGCCTTTTGTGCTCACGCGCGCTGGCTACAGCGGA 75 6 9 

14 41 ATTCAACGGTATGCGGCGGTGTGGACGGGCGACAACCGAAGCTTTTGGGAACATATGGCC 15 00 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

75 70 ATTCAACGGTATGCGGCGGTGTGGACGGGCGACAACCGAAGCTTTTGGGAACATATGGCC 76 29 

1501 ATGGCCATCCCGATGGTGCTCAACATGGGGATGTCCGGTATTCCGCTCGGGGGCCCAGAT 15 60 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

7630 ATGGCCATCCCGATGGTGCTCAACATGGGGATGTCCGGTATTCCGCTCGGGGGCCCAGAT 7689 

1561 GTGGGCGGTTTCGCTCATCACGCTTCAGGTGAATTGCTTGCACGATGGACGCAAATGGGG 16 20 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

7690 GTGGGCGGTTTCGCTCATCACGCTTCAGGTGAATTGCTTGCACGATGGACGCAAATGGGG 7 7 49 

16 21 GCGTTCTTTCCGTTCTTTCGAAATCACAGTGCCATGGGAACGCATCGACAGGAACCTTGG 16 80 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

7 750 GCGTTCTTTCCGTTCTTTCGAAATCACAGTGCCATGGGAACGCATCGACAGGAACCTTGG 78 09 

1681 GCATTCGGCCCTACGTTCGAAGCCGTCATTCGACGTGCCATCCGGCTCCGTTATCGTTTC 17 40 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

7810 GCATTCGGCCCTACGTTCGAAGCCGTCATTCGACGTGCCATCCGGCTCCGTTATCGTTTC 78 6 9 

17 41 CTGCCTTATCTGTACACGCTCGCACGGGAAGCCCATGAGACAGGTTTACCCATGATGCGG 18 00 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

78 70 CTGCCTTATCTGTACACGCTCGCACGGGAAGCCCATGAGACAGGTTTACCCATGATGCGG 79 29 

1801 CCCTTGGTGTTAGAGTATCCCGACGATCCAAACACGCACCACGTCGATGATCAGTTCCTC 18 6 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

7930 CCCTTGGTGTTAGAGTATCCCGACGATCCAAACACGCACCACGTCGATGATCAGTTCCTC 79 89 

1861 GTCGGTTCCGATCTTCTCGTGGCACCCATCCTCAAGCCGGGCATGGCCCATAGAATGGTC 19 20 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

7990 GTCGGTTCCGATCTTCTCGTGGCACCCATCCTCAAGCCGGGCATGGCCCATAGAATGGTC 80 49 

1921 TATTTGCCCGATGGAGAATGGATTGATTATGAGACGCGTGAGCGATACCAAGGGCGTCAG 19 80 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

8050 TAT TTGCCCGATGGAGAATGGATTGATTATGAGACGCGTGAGCGATACC AAGGGCGTCAG 8109 

1981 TACATCTTGACGTATGCGCCTCTCGATCGTATCCCTCTGTACGTGAGGGCAGGGAGCGCT 20 40 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

8110 TACATCTTGACGTATGCGCCTCTCGATCGTATCCCTCTGTACGTGAGGGCAGGGAGCGCT 816 9 



)://es/ScoreAccessWeb/GetItem.action?AppId=10532944&seqId=09323b678071b215&I... 



5/6/2008 



SCORE Search Results Details for Application 10532944 and Search Result 20080429_1... 



Page 8 of 8 



20 41 ATCCCCGTGAACCTCTTGGAGCGGTCGGGCGAGACCCAGCTAGGATGGGAGATCTTCGTG 2100 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

8170 ATCCCCGTGAACCTCTTGGAGCGGTCGGGCGAGACCCAGCTAGGATGGGAGATCTTCGTG 82 29 

2101 GACGCCAACGGTCGAGCCTCGGGTCGATGCTATGAGGACGACGGCGAGACGTTTAGCTAT 216 0 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

8230 GACGCCAACGGTCGAGCCTCGGGTCGATGCTATGAGGACGACGGCGAGACGTTTAGCTAT 82 89 

2161 GAAGACGGCGCCTACTGTGATCGCGTGTTACAGGCCCTCGCCACCTCGGAAGGAACACTG 22 20 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

8290 GAAGACGGCGCCTACTGTGATCGCGTGTTACAGGCCCTCGCCACCTCGGAAGGAACACTG 83 49 

2221 ATCGAATGTCATCTTGTTCAAGGATCAGGAGATGGTGGAAGTCTCGAGAGCGTTGTTCGC 22 80 

8350 ATCGAATGTCATCTTGTTCAAGGATCAGGAGATGGTGGAAGTCTCGAGAGCGTTGTTCGC 8 4 09 

2281 GTGTTCACACCAGATGACGTTCGTGAGGCTCGTGCGCAGGGCATATCGTTTTCCATCCAT 23 40 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

8 410 GTGTTCACACCAGATGACGTTCGTGAGGC TCGTGCGCAGGGCATATCGTTTTCCATCCAT 8 4 6 9 



Qy 2341 GTGTGA 2346 

I I I I I I 

Db 8470 GTGTGA 8475 



< ! — EndFragment — > 
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